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摘要 :【 目 的] 从 线粒体 基因 组 水 平 上 探讨 东 食 芽 象 甲 Seythropus yasumatsui 与 近 缘 种 的 系统 发 育 
关系 。[ 方 法 ] 利 用 Humina MiSeq 测序 平台 对 束 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 进行 测序 ,对 基因 组 序列 
进行 拼装 、 注 释 和 特征 分 析 ; 利 用 贝 叶 斯 法 和 最 大 似 然 法 构建 基于 象 甲 科 13 个 物种 的 线粒体 基因 
组 13 个 蛋白 质 编码 基因 核 音 酸 序列 的 系统 发 育 树 。 [AR] ARAN, RAF F TRER A a 
全 长 为 16 472 bp( GenBank 登录 号 : MF807224) ,包含 13 个 蛋白 质 编码 基因 、22 个 tRNA 基因 、 个 
rRNA 基因 和 2 个 非 编 码 控制 区 ,37 个 基因 的 排列 顺序 与 祖先 昆虫 的 线粒体 基因 排列 顺序 一 致 。 
13 个 蛋白 质 编码 基因 的 起 始 密码 子 为 ATN, A PRT cob 和 nadl 基因 的 完全 终止 密码 子 为 TAG 
外 ,其 余 11 个 基因 的 完全 终止 密码 子 为 TA(A)。22 个 tRNA 基因 中 除了 trnSl 缺少 DHU AE, Z 
码 子 由 GCT ÈA TCT 外 ,其 余 均 能 形成 典型 的 三 叶 草 结构 。 基 于 13 个 蛋白 质 编 码 基因 序列 构建 
的 系统 发 育 树 结 果 显 示 , 象 甲 科 8 个 亚 科 系统 发 育 关系 为 :((( 隐 唆 象 亚 科 (Cryptorhynchinae) + 
(3 xx 3E ( Curculioninae) + AE $& 3E fF (Molytinae) ) ) + K d 3Eff(Platypodinae) ) + (489 3E 
科 (Entiminae) + Cyclominae 3E 4d) ) + I& 2 $& 3E ( Dryophthorinae) + 4 Z 3E ff (Scolytinae) ) 。【 结 
论 ] 在 13 # £ V E FG ROG EP L8) S T I 3 4k AS ORE 9 2 F h X CRM. Naupactus 
xanthographus 在 系统 发 育 树 中 聚 为 同一 分 支 ,表明 基于 线粒体 基因 组 全 序列 的 分 子 系统 发 育 结果 
与 传统 的 形态 分 类 结果 是 一 致 的 。 

关键 词 : 鞘翅 目 ; 象 甲 科 ; REGPRECOCP; 近 缘 种 ; 线粒体 基因 组 ; 蛋白 质 编码 基因 ; 系统 发 育 
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Sequencing and phylogenetic analysis of the complete mitochondrial 


genome of Scythropus yasumatsui ( Coleoptera: Curculionidae ) 

ZHANG Feng", HONG Bo'^*, WANG Yuan-Zheng'^, LI Ying-Mei'2, CHEN Zhi-Jie 2 (1. Bio- 
Agriculture Institute of Shaanxi, Xi'an 710043, China; 2. Enzyme Engineering Research Center of 
Shaanxi, Xi'an 710043, China) 

Abstract: [Aim] To explore the phylogenetic relationship between Scythropus yasumatsui and related 
species at the mitochondrial genome level. [ Methods] Using Illumina MiSeq platform, the mitochondrial 
genome of Š. yasumatsui was sequenced, and the genome sequences were assembled, annotated and 
characterized. Based on the nucleotide sequences of 13 protein-coding genes in the mitochondrial 
genome, the Bayesian and ML phylogenetic trees of 13 species of the family Curculionidae were 
constructed. [Results] The results showed that the sequence length of the mitochondrial genome of S. 


yasumatsui is 16 472 bp ( GenBank accession no. : MF807224) , including 13 protein-coding genes 
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( PCGs) , 22 tRNA genes, 2 rRNA genes and 2 non-coding regions, and the order of genes is consistent 
with that of the ancestral insect mitochondrial genes. All of the 13 PCGs use ATN as the start codon, and 
except that cob and nadl use TAG as the termination codon, other 11 PCGs use TA (A) as the 
termination codon. All of the 22 tRNA genes were predicted to contain typical cloverleaf secondary 
structures except. the gene /rn$1 lacking DHU arm and changing anticodon from GCT to TCT. 
Phylogenetic tree based on the nucleotide sequences of 13 PCGs showed that the phylogenetic relationship 
among eight subfamilies of the family Curculionidae was: ((( Cryptorhynchinae + ( Curculioninae + 
Molytinae) ) + Platypodinae ) + ( Entiminae + Cyclominae )) + Dryophthorinae + Scolytinae ) . 
[ Conclusion] The phylogenetic tree based on the mitochondrial genome showed that among the 13 species 
of the family Curculionidae, S. yasumatsui and Naupactus xanthographus belonging to the subfamily 
Entiminae clustered together in the same branch of phylogenetic tree, and this result is consistent with 
that of traditional morphological classification. 


Key words: Coloptera; Curculionidae; Scythropus yasumatsui; related species; mitochondrial genome; 


protein-coding gene; phylogeny 


线粒体 广泛 存在 于 昆虫 体内 , 它 在 控制 昆虫 的 
新 陈 代 谢 .生命 周期 \ 凋 亡 、 病 害 等 方面 起 着 重要 作 
FB Cs BUR EUR, 2014) 。 线 粒 体 基因 组 具有 母 
系 遗 传 , 进 化 速率 快 ,几乎 不 发 生 重 组 的 特点 ,是 研 
究 不 同 动物 类 群起 源 .进化 .系统 发 育 及 群体 遗传 学 
的 理想 分 子 标记 ( 李 国 宏 等 , 2012) 。 峭 这 目 是 世界 
上 最 具 多 样 性 的 类 群 ,目前 已 知 有 39 万 余 种 
(Zhang, 2013) ,其 线粒体 基因 组 结构 简单 ,序列 长 
度 相 对 较 短 ,基因 之 间 排 列 十 分 紧凑 ,不 含 间隔 区 和 
内 含 子 ,在 遗传 过 程 中 不 易 发 生 基因 重组 \. 倒 位 、 易 
位 等 突变 ,遵守 严格 的 母系 遗传 方式 (Boore，1999 ; 
Moraes et al., 2002) ,这 些 结构 和 进化 上 的 特点 使 线 
粒 体 基 因 广 泛 应 用 于 藉 翅 目 昆 虫 种 群 遗 传 .系统 地 
理学 、 分 子 系统 学 等 研究 (Wilson et al., 1985; 
Wilson et al., 2000; 魏 书 军 和 陈 学 新 , 2011). 85528 
目 昆虫 线粒体 基因 组 的 基因 顺序 和 组 成 相对 保守 ， 
其 蛋白 质 编码 基因 的 组 成 基本 与 祖先 昆虫 的 排列 方 
式 是 相同 的 ,除了 tRNA 基因 有 重 排外 (Timmermans 
and Vogler, 2012; [jut ES pit TIN, 2016) ,基本 不 
发 生 重 排 。 自 2003 4E28 — 828 H EG rh Zr I 
基因 组 被 测定 以 来 (Friedrich and Muqim, 2003) , 线 
粒 体 全 基因 组 在 鞘翅 目 中 的 研究 逐渐 增多 ,到 目前 
为 止 (截至 2019 年 1 月 ) , NCBI rp zi fg B 9/598 H Eb 
虫 线粒体 全 基因 组 序列 有 1 142 个 (一 些 未 鉴定 到 
种 ) ,其 中 象 甲 科 有 31 种 ,但 有 关 京 食 芽 象 甲 线 粒 
体 基 因 组 研究 的 报道 未 见 涉及 。 鞘 翅 目 昆虫 的 线 粒 
体 基 因 组 大 小 一 般 在 14 257 ~21 628 bp 之 间 ,为 闭 
合 双 链 ,包含 2 个 核糖 体 RNA(rRNA) 基因、22 个 转 
i& RNA (RNA) JE[SURI 13 个 蛋白 质 编码 基因 ,以 及 












































1 个 非 编码 区 , 称 为 控制 区 (control region ) ( 2 Bü t 
和 杨 星 科 , 2014; Kim er al., 2015) 。 昆 虫 线粒体 基 
因 组 双 链 中 ,多 数 基 因 在 主编 码 链 ( major strand ) J 
链 上 编码 ,少数 基因 在 次 编码 链 ( minor strand) N 链 
上 编码 (Simon et al., 1994) 。 

XE EB 象 甲 Scythropus yasumatsui Ed a 3H H 
(Coloptera ) Z & WV. H ( Polyphaga ) Z& E i P} 
( Curculionoidea) Z HP f£] ( Curculionidae ) , X 4 X K 
# JKZg Bd, . 束 月 象 . 太 谷 月 象 等 ,是 束 树 上 的 一 种 
重要 害虫 ( 王 鸿 哲 和 李 宽 胜 ,1992 ) 。 成 虫 春季 主要 
取 食 束 树 的 嫩 芽 和 幼 叶 ,严重 时 嫩 芽 被 全 部 吃 光 , 导 
致 尖端 光 秃 , 束 树 二 次 萌芽 后 节 间 生长 短 , 开 花 结果 
推迟 ,严重 降低 束 果 的 品质 和 产量 ( 任 登 州 和 齐 问 
3, 2009)。 主 要 分 布 于 陕西 .山西 河南 等 地 红 束 
主要 产 区 ( 黄 维 正和 李 东 成 ,1993; 任 登 洲 和 齐 问 
3, 2009; 唐 学 亮 等 , 2013; 张 锋 等 , 2017) , 除 和 危害 
束 树 外 ,还 危害 苹果 、 梨 核桃 \ 杨 树 、 泡 桐 . 香 柏 等 多 
种 果树 和 林木 。 

本 研究 采用 Humina MiSed 二 代 测 序 技术 测定 
束 食 芽 象 甲 线 粒 体 基因 组 全 序列 ,在 报道 该 种 线 粒 
体 基 因 组 特点 的 同时 ,基于 13 个 蛋白 质 编码 基因 序 
列 构建 了 象 甲 科 13 个 物种 的 贝 叶 斯 (Bayesian ) 和 
最 大 似 然 (maximum likelihood, ML) 系统 发 育 树 , 与 
相关 的 近 缘 种 线粒体 基因 组 进行 了 比较 分 析 , 以 期 
为 象 甲 科 系 统 分 类 学 研究 提供 分 子 生 物 学 证 据 。 


1 材料 与 方法 


1.1 供 试 材料 
束 食 芽 象 甲 成 虫 标 本 于 2017 年 4 月 20 日 采集 
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自 陕西 省 佳 县 佳 芦 镇 小 会 坪 村 山地 束 园 内 ,标本 采 
集 后 立即 置 于 无 水 酒精 中 浸泡 保存 , 带 回 实验 室 后 
置 于 -20% 冰 箱 中 保存 备用 。 

1.2 坝 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 序列 测定 

选取 10 头 束 食 芽 象 甲 成 虫 , 在 体 视 镜 下 切取 胸 
部 后 ,按照 天 根 公司 的 血液 /细胞 /组 织 基因 组 DNA 
提取 试剂 盒 说 明 书 方法 操作 。 将 提取 的 刺 食 芽 象 甲 
总 DNA 经 过 核酸 浓度 分 析 仪 和 196 Yt B] e SE Ie E, 
泳 进行 质量 检测 后 , 送 上 海派 木 诺 生 物 科技 股份 有 
限 公 司 进行 测序 。 本 研究 采用 全 基因 组 鸟 枪 法 
(whole genome shotgun, WGS) RIK ,构建 文库 ,利用 
第 二 代 测 序 技术 (next generation sequencing, NGS), 
基于 Ilumina MiSeq 测序 平台 ,对 这 些 文库 进行 双 末 
端 (paired-end ，PE) 测 序 。 

1.3 序列 注释 及 特征 分 析 

采用 A5-miseqv20150522 和 SPAdesv3. 9. 0 对 
1.2 节 获 得 的 高 质量 的 二 代 测 序数 据 进行 从 头 拼 
装 ,构建 contig 和 scaffold 序列 。 将 序列 同 NCBI 上 
的 nt 库 进 行 blastn ( BLASTv2. 2.31 + ) 比 对 , 挑 出 各 
拼接 结果 的 线粒体 序列 。 

将 以 上 不 同 软件 得 到 的 线粒体 拼接 结果 利用 
MUMmerv3.1 软件 进行 共 线性 分 析 , 确定 contig 间 
的 位 置 关 系 , 进行 contigs 间 gap 的 填补 。 使 用 
Pilonv1. 18( Walker et al., 2014) 软件 对 结果 进行 校 
正 以 得 到 最 终 的 线粒体 序列 。 将 序列 上 传 至 MITOS 
网 页 服务 器 (http : // mitos. bioinf uni-leipzig. de/) 进 
行 功 能 注释 (Bernt et al., 2013) ,查看 每 个 tRNA 二 
级 结构 的 预测 结果 。 

1.4 系统 发 育 分 析 

为 了 研究 束 食 芽 象 甲 与 近 缘 种 之 间 的 杂 缘 关 
系 ,选择 了 拟 步 甲 科 赤 拟 谷 资 Tribolium castaneum 
作为 外 群 ,选择 来 自 象 甲 科 中 8 个 亚 科 ( 族 )12 个 物 
种 ,包括 隐 嗓 象 亚 科 ( Cryptorhynchinae) 的 2 个 种 奥 
tE y IE 2% Eucryptorrhynchus brandti 和 沟 眶 象 
Eucryptorrhynchus chinensis , 象 虫 亚 科 ( Curculioninae ) 
的 1 4 #h E SE Z HI Curculio davidi, E W R V f 
(Molytinae) 的 1 ^P #h y E MESH Hylobitelus 
xiaoi, K /]N 2€ MF. £| ( Platypodinae ) 的 1 个 种 
Platypodinae sp., TH E Z2 MV £F ( Entiminae ) 的 1 个 种 
南美 果树 象 甲 Naupactus xanthographus, Cyclominae 
亚 科 的 1 Ah aZ HI Aegorhinus superciliosus , Ka Zii 
象 亚 科 ( Dryophthorinae ) 的 4 个 种 米 象 甲 Sitophilus 
oryzae, EX Z Hl Sitophilus zeamais, ZL Ek & "B 
Rhynchophorus ferrugineus 和 Sphenophorus sp. 以 及 小 





















































AE ËL ( Scolytinae ) 的 1 个 种 Scolytinae sp. 。 将 12 
种 象 甲 科 昆虫 与 束 食 芽 象 甲 和 外 群 基因 组 的 13 个 
蛋白 质 编码 基因 序列 比 对 后 通过 软件 进行 串联 , 它 
们 的 线粒体 基因 组 全 序列 可 从 NCBI 获取 ,用 
MEGA6.0 软件 进行 线粒体 基因 组 全 序列 比 对 ,然后 
分 别 使 用 MrBayes 3. 1. 2 软件 的 贝 叶 斯 法 
( Bayesian) 和 MEGA6. 0 的 最 大 似 然 法 (ML) 构建 系 
统 发 育 树 。 贝 叶 斯 法 所 用 模型 为 GTR +I+G ,程序 
运行 10 000 次 ,舍弃 前 250 次 老化 样本 ,运行 结果 
TE FigTreel.4.3 中 成 图 。 最 大 似 然 法 所 用 模型 为 
GTR +1+G, 重 复 运 行 次 数 为 10 000 ,运行 结果 直接 
导出 成 图 。 
























































2 结果 


2.1 玉 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 结构 

线粒体 基因 组 全 长 16 472 bp ( GenBank 登录 
号 : MF807224) 。 基 因 组 核 昔 酸 组 成 为 A:T: C: G = 
39. 7% :34.7% : 15.4% : 10. 196 ,A +T 含 量 (74.5% ) 
高 于 G+C 含量 (25. 5% )。 基 因 组 包括 13 个 
PCGs, 22 个 tRNA 基因 和 2 4 rRNA 基因 (rrnL 和 
rrnS) 共 37 个 基因 ,以 及 2 有 段 非 编码 控制 区 。J 链 
含 9 个 蛋白 质 编码 基因 和 14 个 tRNA 基因 , 共 23 个 
基因 ;N 链 含 4 个 蛋白 质 编 码 基 因 、8 个 tRNA 基因 
和 2 个 rRNA 基因 , 共 14 个 基因 。 

束 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 的 37 个 基因 次 序 与 
畏 怒 目 祖先 昆虫 的 线粒体 基因 排列 顺序 ( Boore， 
1999; imt HS EFE, 2014) 一 致 ,没有 发 现 基因 
排 。 京 食 芽 象 甲 线 粒 体 基因 组 中 共 出 现 14 处 
93 bp 的 基因 序列 重 三 ,长 度 介 于 1 ~38 bp 之 间 。 
最 长 的 重 革 序列 为 38 bp, 位 于 trnLl 和 rral 之 间 ; 
共 出 现 15 处 134 bp 的 基因 序列 间隔 ,最 长 的 间隔 
序列 为 25 pp ,位 于 nadl 和 trnLl 之 间 ; 既 无 间隔 又 
无 重奏 的 区 域 共有 6 处 ,分 别 位 于 trnL2 和 cox2 之 
[R] trn D 和 atp8 之 间 、inc 和 nad3 Z [B] trnN 和 
trnS1 之 间 、trnSl 和 trnE 之 间 以 及 trnT 和 trnP 之 
间 。 束 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 结构 及 基因 排列 顺序 
和 序列 特征 见 图 1 及 表 1。 
2.2. 训 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 蛋白 质 编码 基因 

线粒体 基因 组 13 个 PCGs 的 序列 总 长 度 为 
11 123 bp,A+T 含 量 为 74.31% , 除 终 止 密码 子 外 
共 编 码 3 695 个 氨基 酸 ,PCGs 中 最 长 和 最 短 基因 分 
别 为 nad5 (长 1712 bp) 和 atp8 (K 156 bp) ,分别 
编码 570 和 52 ARR, nad2, coxl, cox2, atp8 , 
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nad3 , nad5 , nad6 和 nad) 基因 的 起 始 密码 子 为 典 
型 的 ATT; atp6, cox3, nad4, nad4l 和 cob 基因 的 起 
台 密码 子 为 典型 的 ATG, nad2, coxl, cox2, atp, 
atp6 , nad3 , nad4 , nad4l 和 nad6 基因 的 完全 终止 密 
码 子 为 TAA, cob 和 nad 基因 的 完全 终止 密码 子 为 
TAG, nad5 基因 具有 不 完整 的 终止 密码 子 TA 
( 表 1)。 
2.3 京 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 tRNA 基因 和 
rRNA 基因 

线粒体 基因 组 22 个 tRNA 基因 的 序列 长 度 为 
63 ~71 bp,trnK 基因 最 长 为 71 bp,trnW 基因 最 短 为 
63 bp, HEF 14 个 tRNA 基因 位 于 J 链 ,8 个 tRNA 
基因 位 于 N 链 。2 个 rRNA 基因 分 别 为 rnL 和 
rrnS ,它们 被 traV 间隔 开 。rrnL 基因 序列 长 度 为 
1 315 bp, A +T 含 量 为 78.86% ;rrnS 基因 序列 长 度 
为 785 bp, A +T 含 量 为 78.22% 。 

在 所 预测 的 22 个 tRNA 基因 中 ,只 有 traS1 di 


少 DHU 臂 , 反 密码 子 由 GCT 变 为 TCT, 其余 tRNA 
基因 均 能 形成 典型 的 三 叶 草 结构 (Bae et al., 2004; 
林 爱 丽 等 , 2018)。 三 叶 草 结构 一 般 包 括 4 个 臂 : 上 
方 为 氨基 酸 接 受 辟 , 左 方 为 双 氧 尿 喀 啶 辟 ( DHU) , 
下 方 为 反 密 码 子 辟 , 右 方 为 TyC 臂 ( 图 2)。 在 三 叶 
草 结 构 的 折 又 过程 中 出 现 22 处 碱 基 错 配 , 均 为 GU 
错 配 ,其 中 8 处 位 于 irnQ，, trnC, trnY, traF, irnH 和 
irnP 的 DHU 辟 ,6 处 位 于 tirnQ，, trnA, trnLl, trnC 和 
trnV 的 氨基 酸 接 受 辟 ,3 处 位 于 trnA, trnSl 和 trnP 
HI TUC $F 5 处 位 于 trmD, trnF , trnH 和 trn7 的 反 密 
[ER 
2.4 素食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 控制 区 
线粒体 基因 组 控制 区 是 其 基因 组 中 序列 的 非 编 

人 码 区 , 束 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 的 控制 区 一 共 包 含 
2 段 ( 图 1)。 第 1 段 控制 区 (control region 1 ) 长 度 为 
1 377 bp, 位 于 rrng 与 tr Z E, A +T EEN 
79. 3% ,表现 出 明显 的 AT 碱 基 侦 向 性 。 该 控制 区 

E 控制 区 Control region 

B coss 
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图 1 RRFR P RAEE 2 ASTA FT 


Mitochondrial genome structure of Scythropus yasumatsui 





Fig. 1 
CDS; 编码 序列 Coding sequence; GC skew* : GC f LE (li; GC skew- : GC nil fa fti. 括号 中 文字 表示 各 tRNA 基因 的 反 密 码 子 。Texts in 


brackets refer to the anticodon of tRNA genes. 
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R1 恋 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 注释 


Table 1 Annotation of the mitochondrial genome of Scythropus yasumatsui 





























基因 基因 长 度 (bp) 位 置 (bp) 基因 间隔 (bp) 起 始 密码 子 ”终止 密码 子 MABT 编码 链 

Gene Gene length Position Intergenic length Start codon Stop codon Anticodon Coding strand 

trn] 65 1-65 GAT J 
控制 区 2 
Control region 2 See ; n 
trnQ 69 448 -516 0 TTG N 
trnM. 69 519 - 587 2 CAT J 
nad2 999 606 - 1604 18 ATT TAA J 
trnW 63 1 603 -1 665 -2 TCA J 
trnC 64 1665 -1 728 -1 GCA N 
trnY 66 1 732 -1 797 3 GTA N 
cox] 1 545 1 790 -3 334 -8 ATT TAA J 
trnL2 65 3 330 - 3 394 -5 TAA J 
cox2 687 3 395 -4 081 ATT TAA J 
trnK 7 4 083 -4 153 1 CTT J 
trnD 64 4 153 -4 216 -1 GTC J 
atp8 156 4 217 -4 372 ATT TAA J 
atp6 675 4 366 -5 040 -7 ATG TAA J 
cox3 789 5 040 -5 828 -1 ATG TAA J 
trnG 64 5 842 -5 905 13 TCC J 
nad3 354 5 906 -6 259 ATT TAA J 
traR 67 6 266 -6 332 6 TCG J 
trnA 65 6 345 -6 409 12 TGC J 
trnN 68 6 412 -6 479 2 GTT J 
trnSl 66 6 480 -6 545 TCT J 
trnE 63 6 546 - 6 608 TTC J 
trnF 66 6 614 - 6 679 5 GAA N 
nad5 1 712 6 679 -8 390 -1 ATT TA N 
trn 64 8 400 -8 463 9 GTG N 
nad4 1 347 8 447 -9 793 -17 ATG TAA N 
nad4l 288 9 787 -10 074 -7 ATG TAA N 
trnT 64 10 077 - 10 140 2 TGT J 
trnP 66 10 141 - 10 206 TGG N 
nad6 504 10 209 - 10 712 2 ATT TAA J 
cob 1 140 10 712 - 11 851 -1 ATG TAG J 
trnS2 68 11 850 -11 917 -2 TGA J 
nad] 927 11 936 - 12 862 18 ATT TAG N 
trnLl 64 12 888 - 12 951 25 TAG N 
rrnL 1315 12 914 - 14 228 -38 N 
traV 68 14 245 - 14 312 16 TAC N 
rrnS 785 14 311 -15 095 -2 N 
控制 区 1 

1 377 15 096 - 16 472 - 


Control region 1 


J: 主编 码 链 Major strand; N: 次 编码 链 Minor strand. 





dtf d8 (TA), 6 处 ,其 中 4 Jb (CTA),,2 处 为 JE 11 处 ,其 中 最 长 1 处 为 15 bp。 另 外 ,在 基因 组 中 
(TA),。 控 制 区 还 存在 长 度 5 bp 及 以 上 的 PolyT ”第 15 135 -15 440 bp 位 置 存在 2 处 长 度 为 131 bp 
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图 2 ”更 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 tRNA 基因 的 二 级 结构 





Fig. 2 Predicted secondary structure of tRNA genes in the mitochondrial genome of Scythropus yasumatsui 


的 重复 单元 (在 图 3 中 以 黄色 标记 ) ,重复 序列 之 间 
的 间隔 为 44 bp (图 3: A)。 第 2 段 控制 区 (control 
region 2) 较 短 ,长 度 为 382 bp ,位 于 irnl 与 irnQ 之 间 ， 
A +T 含量 为 329 ,该 控制 区 中 第 115 -378 bp 位 置 
存在 3 处 长 度 为 88 bp 的 重复 单元 (在 图 3 中 以 黄色 
和 蓝 色 标记 ) ,重复 序列 之 间 的 间隔 为 0 (图 3: B). 





2.5 象 甲 科 13 个 物种 的 系统 发 育 分 析 
贝 叶 斯 系统 发 育 树 结果 表明 (图 4), 8 个 亚 科 系 
统 发 育 关系 为 : ((( 隐 吃 象 亚 科 (Cryptorhynchinae ) + 
( 象 虫 亚 科 (Curculioninae ) + E ME ex f 
( Molytinae) ) ) + 72 ËL ( Platypodinae ) ) + (TH 
Ux 28 Vy fL (Entiminae) + Cyclominae WF £|.) ) + E8286 
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15 135 bp 






AGGAAAATAAGAGGTTTGATAACATTTTTTAAATTAGA 







TGCCTAATCAAATCATTCTCCCCAAT 





; 
- 


CGTTTAATITTCAAATTATATAAAATTCTATTTAGTCAAATAATTTAAGA 


| 





15 440 bp 
115 bp 


[zz] 


AAAGAGAGAATATGTCATAAAACTTGAAAGTCTCATAAAAAAAACTTI 


| 












AGAAAATAC 





GTAAACCCTAAACCTGTAGATTGGCTTACTGAAGAAATTOGTATTGCTGCGAAAT 


378 bp 


图 3 2220 IKAEDI2H E CI 2 类 重复 单元 序列 (A M B) 
Fig. 3 Replication sequences of control regions ( A and B) of mitochondrial genome of Scythropus yasumatsui 
A 图 中 第 1 段 控 制 区 的 第 15 135 - 15 440 bp 存在 2 处 长 度 为 131 bp 的 重复 单元 (黄色 ) ,重复 序列 之 间 的 间隔 为 44 bp; B 图 中 第 2 段 控制 
的 第 115 -378 bp 存在 3 处 长 度 为 88 bp 的 重复 单元 (黄色 和 蓝 色 ) ,重复 序列 之 间 的 间隔 为 0。The first control region in figure A contains two 
replication sequences (in yellow) of 131 bp in length between 15 135 bp and 15 440 bp, and there is an intergenic spacer of 44 bp in length between 

















> 











replication sequences. The second control region in figure B contains three replication sequences ( in yellow and blue) of 88 bp in length between 115 bp 


and 378 bp, and there is no intergenic spacer between replication sequences. 


自 椿 沟 眶 象 Bucryptorrhynchus brandti KP455482 













katk REF} Cryptorhynchinae 





THE St Eucryptorrhynchus chinensis KP410324 


KZ P Curculio davidi KY057374 象 虫 亚 科 Curculioninae 








SEIZE SUP Hylobitelus xiaoi JX847496 | 魔 吃 象 亚 科 Molytinae 














Platypodinae sp. KT696207 KNEE} Platypodinae 
南美 果树 象 甲 Naupactus xanthographus GU176345 
0.1 HREF Entiminae 

i RR FR FH Scythropus yasumatsui MF807224 

WES $$ P Aegorhinus superciliosus KF785807 Cyclominae 

玉米 象 甲 Sitophilus zeamais KX373614 
AK Sitophilus oryzae KX373615 
AMREF Dryophthorinae 
HERR Hi Rhynchophorus ferrugineus KT428893 
Sphenophorus sp. GU176342 
Scolytinae sp. KT696252 / NEP E Scolytinae 


IME X Tribolium castaneum AJ312413 


4 ” 束 食 芽 象 甲 和 象 甲 科 其 他 物种 基于 13 个 蛋白 质 编码 基因 序列 的 贝 叶 斯 系统 发 育 树 


Fig. 4 Bayesian phylogenetic tree of Scythropus yasumatsui and other species 














of the family Curculionidae based on sequences of 13 PCGs 
节点 旁边 的 数字 代表 Bayesian 树 的 后 验 概率 。Numbers on nodes refer to Bayesian posterior probabilities. 
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象 亚 科 (Dryophthorinae ) + /| v EF} ( Scolytinae ) ) o 
13 种 象 甲 科 昆 虫 物种 分 为 3 个 聚 类 簇 : 小 翅 亚 科 的 
1 个 种 Scolytinae sp. 首先 构成 了 第 1 S, 23231 Z2 MV. 
科 的 4 个 种 米 象 甲 Sitophilus oryzae, KKZ H S. 
zeamais， 红 棕 象 甲 Rhynchophorus ferrugineus 和 
Sphenophorus sp. 构成 了 第 2 f RAFAT tS 18 38 


Hylobitelus xiaoi 和 Platypodinae sp. 共同 构成 了 第 3 
WE. BESEANAROKU, dk DI Br 2222 EPIRI 13 个 象 
甲 科 物 种 之 中 ,8 PERAH, ERE 2 2 
甲 与 南美 果树 象 甲 聚 为 同一 分 支 , 表 明 它 们 之 间 的 
亲缘 关系 最 近 。 

基于 最 大 似 然 法 构建 的 系统 发 育 树 如 图 5 所 



































RARE Naupactus xanthographus 先 聚 在 了 一 起 ,又 
Lj Cyclominae W. £] B É a Z HH Aegorhinus 
superciliosus 相聚 ,最 后 与 其 他 4 个 亚 科 ( 族 ) 的 5 个 
RIEZ Eucryptorrhynchus brandti, WER E. 
chinensis, SE 5C 8 HI Curculio davidi, W RAZZ P 







SUE YAEE 8 Eucryptorrhynchus brandti KP455482 
沟 眶 象 Eucryptorrhynchus chinensis KP410324 
EKR P Curculio davidi KY057374 
RHES F Hylobitelus xiaoi JX847496 





L 





示 ,结果 表明 13 个 象 甲 科 物种 的 系统 发 育 树 也 分 为 
3 个 案 类 艇 ,每 个 容 类 艇 和 分 支 包 括 的 物种 与 贝 叶 
斯 系统 发 育 树 完全 相同 ,bootstrap 自 展 值 都 在 75 以 
上 ,表明 构建 的 发 育 树 比较 可 靠 。 
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图 5 来 食 芽 象 甲 和 象 甲 科 其 他 物种 基于 13 个 蛋白 质 编码 基因 序列 的 最 大 似 然 系统 发 育 树 











Maximum likelihood phylogenetic tree of Scythropus yasumatsui and other species of 


the family Curculionidae based on sequences of 13 PCGs 














节点 旁边 的 数字 代表 ML 树 的 








3 讨论 


鞘翅 目 昆虫 的 线粒体 基因 组 和 其 他 昆虫 一 样 为 
闭合 双 链 ,大 小 一 般 为 14 257 ~21 628 bp ( Bae et 
al., 2004; Kim et al., 2015) ,包括 37 个 基因 :13 个 
和 蛋白质 编码 基因 、22 个 tRNA 基因 2 个 rRNA 基因 
C 和 rrmS)。 目 前 在 GenBank 中 所 得 到 的 象 甲 
科 昆 虫 完整 线粒体 基因 组 有 31 Ph, RR FA P RE 
体 基因 组 全 长 为 16 472 bp, 介 于 已 报道 的 畏 翅 目 象 
甲 科 昆 虫 线粒体 基因 组 长 度 范围 之 内 。 

控制 区 是 线粒体 基因 组 中 最 主要 的 非 编 码 区 ， 
序列 长 度 变异 很 大 ,从 几 十 到 数 千 碱 基 不 等 , 且 A+ 
T 含 量 非常 高 。 控 制 区 一 般 位 于 线粒体 基因 组 的 
rrnS 和 tral 基因 之 间 ,该 区 域 除了 核 昔 酸 之 间 的 替 
换 , 还 包括 序列 的 缺失 插入 ,不 同 程度 的 串联 重复 找 




















B (ËL. Numbers on nodes refer to ML bootstrap values. 











贝 等 ,通常 被 认为 含有 线粒体 基因 组 转录 和 复制 的 
起 点 (Saito et al., 2005; Mancini et al., 2008) , 在 
束 食 芽 象 甲 线粒体 基因 组 中 有 2 段 控制 区 序列 ,tr 
基因 位 于 线粒体 基因 组 2 段 控制 区 之 间 ,这 种 情况 
也 出 现在 中 对 长 小 吉 Euplatypus parallelus 和 散 洲 长 
IMEE E. solutes 等 鞘翅 目 昆 虫 中 ( 杨 艳 ，2017 ) 。 而 
trn] 基因 在 某 些 象 甲 科 ,如 大 灰 象 甲 Sympiezomias 
velatus 和 南美 果树 象 甲 等 昆虫 的 线粒体 基因 组 中 会 
发 生 缺 失 的 现象 (Song et al., 2010; Tang et al., 
2017) 。 控 制 区 存在 2 类 串联 重复 序列 单元 ,重复 序 
列 长 度 分 别 为 131 和 88 bp ,重复 次 数 分 别 为 2 次 和 
3 次 ,并 存在 6 处 (TA),, 说 明 控 制 区 具有 多 样 化 的 
结构 特征 。 男 外 ,控制 区 还 存在 长 度 5 bp 及 以 上 的 
poly-T 4 11 处 ,其 中 最 长 一 处 为 15 bp ,这 个 可 能 是 
全 变态 昆虫 mtDNA 转录 和 复制 起 点 的 识别 位 点 
( Saito et al., 2005) 。 
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在 衷 食 芽 象 甲 线粒体 蛋白 质 编码 基因 中 , 其 
COI 基因 (coxl ) 的 起 始 密 码 子 为 ATT, 这 与 已 知 的 
多 数 蒜 翅 目 昆虫 不 一 致 。 一 般 来 说 ,祖先 昆虫 COI 
基因 的 起 始 密码 子 为 ATN , 且 鞘 翅 目 昆虫 其 他 蛋白 
质 编 码 基 因 的 起 始 密 码 子 大 多 也 为 ATN ,但 鞘翅 目 
昆虫 COI 基因 的 起 始 密码 子 存在 争议 ,有 不 同 的 起 

台 密 公子, 并 且 多 数 不 是 ATN (Sheffield et al., 
2008; 3k HIS ERI, 2014) 。 

本 研究 利用 13 AE FLUR I 3E [84 RF 91] 
建立 了 象 甲 科 13 个 物种 的 贝 叶 斯 和 最 大 似 然 系统 
发 育 树 ,2 种 系统 发 育 树 结果 都 表明 13 种 昆虫 可 分 
为 3 PESE RR FRE ES CR 7 个 近 缘 种 构成 
的 第 3 fA 23 £ f X # N (R F WJ HE Z 
Eucryptorrhynchus brandti + 沟 眶 象 Eucryptorrhynchus 
chinensis) + ( SÉSZZ HI Curculio davidi + 55 SPA 22 
FH. Hylobitelus xiaoi) + Platypodinae sp. ) +(( 南 美 果 
R) Z FH Naupactus xanthographus + X E F Z H 
Scythropus yasumatsui ) + 树 莓 象 甲 Aegorhinus 
superciliosus) 。 可 以 看 出 EE 22 H 5; pd OR Eh Z: 
甲 在 系统 发 育 树 中 聚 为 同一 分 支 ,表明 它们 的 亲缘 
关系 较 近 ,而 这 一 分 支 的 物种 在 昆虫 形态 学 分 类 中 
同属 于 粗 吧 象 亚 科 ( Song et al., 2010; FW. 
2016) ,因此 基于 线粒体 的 分 子 系统 发 育 结果 与 传 
统 的 形态 分 类 结果 是 一 致 的 。 
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